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Актуальность. Пасмо (септориоз) льна, вызываемое патогенным грибом Septoria linicola (Speg.) Garass, представляет собой одно из 
наиболее экономически вредоносных заболеваний этой культуры. Болезнь наносит значительный ущерб, приводя к существенному 
снижению урожайности и ухудшению качества волокна и семян. Отсутствие в производстве устойчивых сортов обусловливает высокую 
актуальность поиска и молекулярной идентификации генов устойчивости для их последующего использования в селекционных 
программах. Материалы и методы. Объектом исследования служили 46 сортов льна Linum usitatissimum  L., из которых 29 относились 
к льну-долгунцу и 17 ‒ ко льну масличному. В работе проводили ПЦР-скрининг на наличие двух генов-кандидатов устойчивости к пасмо: 
Lus10003106, кодирующего рецептор-подобную киназу, участвующую в индуцированном патогенами иммунитете (PTI), и Lus10022077, 
кодирующего белок семейства NBS-LRR, ключевой для эффектор-индуцированного иммунитета (ETI). Амплификацию целевых 
фрагментов проводили методом qPCR-RT со специфичными праймерами. Результаты. В результате ПЦР-анализа ген Lus10003106 
был выявлен у 18 из 29 изученных сортов льна-долгунца. Ген Lus10022077 идентифицирован у 16 сортов льна-долгунца и 11 сортов льна 
масличного. Молекулярный анализ показал наличие обоих исследуемых генов у 13 образцов льна-долгунца. Заключение. Проведенный 
скрининг позволил выявить сорта льна, у которых обнаружены соответствующие гены, ассоциированные с различными типами иммунного 
ответа ‒ базовым (PTI) и специфичным (ETI). Наличие целевых генов у исследуемых образцов указывает на потенциальную устойчивость 
к пасмо, однако требует дальнейшего подтверждения в фитопатологических исследованиях с использованием штаммов из популяции 
льносеющих регионов России. Данные генотипы могут представлять потенциальную ценность в качестве доноров для селекционных 
программ, направленных на создание сортов льна с высокой устойчивостью к патогену.
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Background. Pasmo disease of flax caused by the pathogenic fungus Septoria linicola (Speg.) Garass is one of the most economically damaging 
diseases of this crop. The disease causes significant losses, leading to a substantial reduction in yield and deterioration of fiber and seed quality. 
The lack of resistant cultivars in commercial production makes the search for and molecular identification of resistance genes highly relevant for 
their subsequent use in breeding programs. Materials and methods. The study objects were 46 Linum usitatissimum L. cultivars, 29 of which were 
fiber flax and 17 oilseed flax. PCR screening was performed for two candidate genes for pasmo resistance: Lus10003106, encoding a receptor-like 
kinase involved in pathogen‑triggered immunity (PTI), and Lus10022077, encoding an NBS-LRR family protein, which is key to effector‑triggered 
immunity (ETI). Amplification of target fragments was carried out by qPCR-RT with specific primers. Results. As a result of PCR analysis, the 
Lus10003106 gene was detected in 18 out of 29 studied fiber flax cultivars. The Lus10022077 gene was identified in 16 fiber flax and 11 oilseed flax 
cultivars. Molecular analysis showed the presence of both candidate genes in 13 fiber flax accessions. Conclusion. The conducted screening allowed 
the identification of flax accessions carrying the respective genes associated with different types of immune response  – basal (PTI) and specific 
(ETI). The presence of candidate genes in the studied accessions indicated potential resistance to pasmo; however, this requires further confirmation 
through phytopathological studies using strains from flax-growing regions of Russia. These genotypes may be of potential value as donors in breeding 
programs aimed at developing flax cultivars with high resistance to the pathogen.
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Введение

Лен культурный Linum usitatissimum L. является важ-
ной сельскохозяйственной культурой, имеющей многоце-
левое значение  ‒ от производства текстильных волокон 
до получения пищевого и технического масла (Kutuzova 
et  al., 2015; Porokhovinova et  al., 2018). Однако продук-
тивность льна и качество его продукции существен-
но ограничиваются воздействием биотических стрес-
сов (Akhmetshina et  al., 2020; Kolotov, Porokhovinova, 
2025). Пасмо (септориоз)  ‒ одно из наиболее вредонос-
ных и распространенных болезней в льносеющих регио
нах мира, особенно в странах с умеренным климатом. 
Эта болезнь, вызываемая грибом Septoria linicola (Speg.) 
Garass., поражает все надземные органы растения, может 
приводить к сильным потерям урожая, достигающим 50% 
и более, а также к резкому снижению качества волокна 
и масличности семян (Kudryavtseva, Rozhmina, 2023).

На льне вредоносность пасмо проявляется в основ-
ном в предуборочный период. В настоящее время устой-
чивые сорта льна-долгунца и льна масличного в произ-
водстве отсутствуют (Kudryavtseva, Rozhmina, 2023). В 
России пасмо является внутренним карантинным объ-
ектом для льна масличного, в связи с чем при обнару-
жении болезни вводятся строгие ограничения на вывоз 
и использование семенного материала из зараженных 
зон. Данный патоген имеет карантинный статус и в ряде 
других стран, в числе которых Беларусь, Египет, Китай, 
Южная Корея, Узбекистан, закупающие льнопродукцию 
в России. Это подчеркивает экономическую значимость 
необходимости разработки эффективных методов контро-
ля патогена (Dudchenko et  al., 2022). Селекция устойчи-
вых сортов остаётся наиболее эффективной стратегией 
борьбы с заболеванием, однако её успех зависит от пони-
мания генетических основ иммунитета (Simagin et  al., 
2023). Устойчивость растений к патогенам часто контро-
лируется генами, кодирующими белки, участвующие в 
распознавании инфекции и запуске защитных реакций 
(Ali et  al., 2024). Ключевыми из них являются два боль-
ших семейства: рецептор-подобные киназы (RLK), отве-
чающие за распознавание консервативных молекуляр-
ных паттернов патогена и опосредующие PAMP (от англ. 
Pathogen-Associated Molecular Patterns)-триггерный имму-
нитет (PTI), и белки TIR-NBS-LRR, которые обеспечи-
вают специфичное распознавание эффекторов патогена 
и запуск эффектор-индуцированного иммунитета (ETI; 
Jones, Dangl, 2006; Boller, Felix, 2009; Zipfel, 2014).

В последние годы значительный прогресс в изуче-
нии устойчивости растений к грибным патогенам свя-
зан с использованием геномных и молекулярно-генети-
ческих методов, включая анализ последовательностей 
генов, транскриптомные исследования и идентификацию 
генов-кандидатов иммунного ответа (Porokhovinova et al., 
2021). Показано, что рецептор-подобные киназы и белки 
семейства NBS-LRR играют важную роль в формирова-
нии устойчивости растений к различным фитопатогенам 

и могут использоваться в качестве маркеров при оцен-
ке генетических ресурсов сельскохозяйственных культур 
(He et al., 2019; Chen et al., 2025).

Несмотря на значительный прогресс в изучении меха-
низмов иммунитета растений, молекулярно-генетические 
основы устойчивости льна к возбудителю пасмо оста-
ются недостаточно изученными (Zipfel, 2014). Для льна 
культурного проводятся исследования по выявлению 
генов, потенциально вовлечённых в формирование устой-
чивости к возбудителю пасмо Septoria linicola. В частно-
сти, показано наличие генов, кодирующих рецептор-по-
добные киназы, которые рассматриваются как кандидаты, 
участвующие в иммунном ответе растения на заражение 
(Chen et  al., 2025). Однако распространённость данных 
генов в коллекциях сортов льна и их связь с устойчиво-
стью к заболеванию остаются малоисследованными, что 
определяет актуальность работы в этом направлении.

В исследованиях He c соавторами (He et  al., 2019) 
с использованием полногеномного поиска ассоциаций 
(GWAS) были идентифицированы ключевые геномные 
области, контролирующие устойчивость к  S.  linicola. 
В  частности, было установлено, что устойчивость 
к  пасмо носит полигенный характер, а наиболее зна-
чимые QTL локализованы на хромосомах 1, 3, 6 и 9 
(He et al., 2019). Эти области часто перекрываются с кла-
стерами генов, кодирующих белки с доменами NBS-LRR 
(Nucleotide Binding Site-Leucine Rich Repeat).

Особое внимание исследователей сосредоточено на 
функциональных маркерах (табл. 1), разработанных непо-
средственно на основе последовательностей генов-канди-
датов. К ним относятся:

1.  Гены семейства RLK (Receptor-like kinases), кото-
рые кодируют поверхностные рецепторы, распознаю-
щие хитин гриба или другие паттерны патогена (PAMP). 
Маркеры к  генам типа Lus10003106 позволяют выявлять 
потенциал базового иммунитета (PTI), который обеспе-
чивает широкую, хотя и не всегда абсолютную устойчи-
вость (You et al., 2022).

2.  Гены семейств TNL и CNL (NBS-LRR), например, 
Lus10022077. Маркеры к этим генам ассоциированы со 
специфичным распознаванием эффекторов S. linicola.

Большинство из разработанных маркеров для 
генов-кандидатов было получено и апробировано на кол-
лекциях североамериканского или китайского проис-
хождения. Необходима проверка их эффективности на 
российском селекционном материале с использовани-
ем штаммов (изолятов) патогена, выделенных из расти-
тельного материала культуры, собранного в льносеющих 
регионах Российской Федерации.

В связи с этим актуальной задачей является выявле-
ние генов-кандидатов, потенциально связанных с устой-
чивостью льна к пасмо, у российских образцов, что 
может способствовать разработке молекулярных под-
ходов к оценке селекционного материала и дальнейше-
му изучению генетических механизмов устойчивости 
(Akhmetshina et al., 2020).
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Таблица 1. Характеристика праймеров и генов-кандидатов  
Lus10003106 и Lus10022077

Table 1. Characteristics of primers and candidate genes  
Lus10003106 and Lus10022077

Характеристика/ Characteristic Ген-кандидат/ Candidate gene
Lus10003106 Lus10022077

Последовательность 5'→3'/ 
Sequence 5'→3' F TGTCCTCATTACCTTGGGAG GGCTGGATTAGTTGTCAAGG

Последовательность 5'→3'/ 
Sequence 5'→3' R GAATCTTGCGGTATTCGGAG CCGTTAAATCAGTCAGCGAA

Локализация в геноме/ Location 
in the genome Хромосома 1 Хромосома 6

Размер гена (пн)/ Gene size (bp) ~2100 ~3400
Размер ампликона (пн)/  

Amplicon size (bp) 126 114

Область посадки/ Annealing site Экзон (киназный домен) Экзон (NBS-домен)
Аннотированное название/ 

Annotated name Рецептор-подобная киназа 10 (RLK10) Белок семейства NBS-LRR

Класс белка, Семейство/  
Protein class, family LecRLK (Lectin Receptor-Like Kinase) CNL (CC-NBS-LRR)

Предполагаемая молекулярная 
функция/ Proposed function at 

molecular level

Распознавание углеводных лигандов 
(например, компонентов клеточной 

стенки патогенов); АТФ-связывание; 
протеинкиназная активность.

Связывание АТФ/АДФ; распознавание 
эффекторов патогенов (Avr-белков); 

активация сигнальных каскадов защиты.

Биологическая роль 
в иммунитете/ Biological role in 

immunity

PAMP-триггерный иммунитет (PTI). 
Базовая, широкая устойчивость. 

Выполняет роль паттерн-распознающего 
рецептора (PRR) на поверхности клетки.

Effector-Triggered Immunity (ETI) 
специфичная, мощная устойчивость. 

Выполняет роль внутриклеточного R-белка 
(гена устойчивости).

Ожидаемый фенотип при 
активации гена/ Expected 

phenotype when gene is activated

Активация MAPK-каскада, усиление 
клеточной стенки, продукция активных 

форм кислорода (АФК), экспрессия генов 
PR-белков.

Запрограммированная гибель клеток  
(HR - гиперчувствительный ответ), 

системная приобретенная устойчивость 
(SAR).

Потенциальная роль 
в устойчивости к пасмо/ Potential 

role in pasmo resistance

Распознавание консервативных структур 
S. linicola, обеспечение начального барьера 

для инфекции.

Специфичное распознавание эффекторов 
S. linicola, запуск сильной локализованной 

реакции для подавления биотрофной/ 
гемибиотрофной фазы патогена.

Целью настоящего исследования являлось выявление 
генов-кандидатов Lus10003106 и Lus10022077, потенци-
ально связанных с иммунным ответом растений, у образ-
цов льна различного происхождения и оценка возмож-
ности применения соответствующих молекулярных 
маркеров для скрининга селекционного материала.

Материалы и методы

Исследование проводили в генетической лаборатории 
кафедры генетики, селекции и семеноводства Россий-
ского государственного аграрного университета – МСХА 
им. К.А. Тимирязева. Для научных исследований исполь-
зовали 29 сортов льна-долгунца и 17 сортов льна маслич-
ного различного происхождения из биоресурсной коллек-
ции кафедры (табл. 2).

Выделение геномной ДНК из растительного материа-
ла проводили с использованием роботизированной стан-

ции выделения ДНК Allsheng 32s и набора «MagPurePlant 
DNA Kit» (Guangzhou Magen Biotechnology Co., Ltd, 
Китай) согласно инструкции производителя. На осно-
вании рекомендаций производителя подобрано опти-
мальное количество растительной ткани и реагентов для 
выделения ДНК (20-25 мг). Гомогенизацию растительно-
го материала проводили на приборе AllshengBioprep-24 
(Allsheng, Китай) в пробирках, содержащих металличе-
ские шарики диметром 3  мм. Качество и концентрацию 
выделенной ДНК определяли на флуориметре Fluo-200 
(Allsheng, Китай) с использованием набора «QuDyeds 
DNA  HS», предназначенного для высокочувствитель-
ного определения двуцепочечной ДНК в диапазоне 0,1-
100  нг/мл. Оценку чистоты ДНК на предмет отсутствия 
белковых и фенольных контаминаций проводили мето-
дом спектрофотометрии на микрообъёмном спектрофото-
метре K5500Plus (Drawell, Китай) по соотношению опти-
ческих плотностей при 260 и 280  нм (A~260~/A~280~). 
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Таблица 2. Характеристика сортов льна, используемых в исследовании
Table 2. Characteristics of the cultivars used in the study

Сорт/ Cultivar Устойчивость к пасмо/ 
Resistance to pasmo Оригинатор/ Breeding Institution

Сорта льна-долгунца/ Fiber flax cultivar
‘Веста’ нет данных

РУП «Институт льна», г. Орша, НАН Беларуси‘Грант’
относительно устойчивый 
(Kudryavtseva, Rozhmina, 

2023)
‘А 29’ нет данных

Федеральный научный центр лубяных культур, 
обособленное подразделение НИИ льна (ОП НИИЛ), 

г. Торжок

‘Алексим’ нет данных

‘Альфа’ сильно восприимчивый 
(State Register, 2024)

‘Атлант’ нет данных
‘Полёт’ нет данных

‘Дипломат’ нет данных
‘Надежда’ нет данных

‘Росинка’ Восприимчивый(State 
Register, 2024)

‘Новоторжский’ нет данных
‘Факел’ нет данных

‘Универсал’ нет данных
‘Тонус’ нет данных

‘Торжокский 4’ нет данных
‘Феникс’ нет данных
‘Крепыш’ нет данных
‘Квартет’ нет данных

‘Мерилин’ нет данных Van de BiltZaden BV, г. Слуискил, Нидерланды

‘Антей’ нет данных
Федеральный научный центр лубяных культур, 

обособленное подразделение Псковский НИИСХ 
(ОП Псковский НИИСХ), г. Псков

‘Добрыня’ нет данных

‘Восход’ нет данных

‘Памяти Крепкова’ нет данных

Сибирский федеральный научный центр агробиотехнологий 
РАН (СФНЦА РАН), г. Томск

‘Томич’ нет данных
‘Томич 2’ нет данных

‘Томский 17’ нет данных
‘Томский 18’ нет данных

‘Тост 5’ нет данных
‘Белинка’ нет данных Limagrain Nederland B.V., Нидерланды

Сорта льна масличного/oil flax cultivar
‘ВНИИМК 620’ нет данных

Федеральный научный центр Всероссийский научно-
исследовательский институт масличных культур имени 

В.С. Пустовойта (ФНЦ ВНИИМК), г. Краснодар

‘ВНИИМК 620 ФН’ нет данных
‘Даник’ нет данных
‘Флиз’ нет данных

‘Нилин’ нет данных
‘Ы 117’ нет данных
‘Ы 220’ нет данных

‘Северный’ нет данных
‘Светлячок’ нет данных

‘Радуга’ нет данных
‘РФН’ нет данных

‘Ручеёк’ нет данных
‘Бирюза’ нет данных

‘Небесный’ нет данных
‘Амбер’ нет данных

Leona
сильно восприимчивый 

(Kudryavtseva, Rozhmina, 
2023)

Tex Nord, Франция

‘ЛМ 98’ нет данных
Федеральный научный центр лубяных культур, 

обособленное подразделение НИИ льна (ОП НИИЛ), 
г. Торжок
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Оптимальными считали значения в диапазоне 1,8-2,0. 
Образцы с соотношением A~260~/A~280~  < 1,7 под-
вергали повторной очистке. В исследовании использо-
вали праймеры для идентификации генов-кандидатов 
Lus10003106 и Lus10022077, разработанные на основе 
данных полногеномного секвенирования и верифициро-
ванные методом NCBI BLAST (Chen et al., 2023). Выбор 
данных пар праймеров обусловлен их специфичностью 
к  целевым локусам и локализацией в функционально 
значимых экзонах. Длина ожидаемых продуктов ампли-
фикации составила 126  пн для Lus10003106 и 114  пн для 
Lus10022077. Амплификация данных фрагментов позво-
ляет судить о наличии структурного остова целевых 
генов в исследуемых генотипах. Для оценки воспроиз-
водимости результатов и исключения ложноположитель-
ных срабатываний каждый образец анализировали в трех 
технических повторностях для каждого гена-кандида-
та. Отрицательным контролем был вариант реакционной 
смеси, не содержавший в своем составе матрицы ДНК. 
ПЦР в реальном времени проводили на амплификато-
ре DtPrime  5 (ДНК-технология, Россия) с использовани-
ем набора реактивов 5X qPCRmix-HS (Евроген, Россия) 
и интеркалирующего красителя 50Х SYBR Green I (Евро-
ген, Россия). ПЦР проводили в объеме 25  мкл. Условия 
амплификации подбирали экспериментально для каждой 
пары праймеров. Амплификацию гена Lus10003106 про-
водили при следующих условиях: начальная денату-
рация при 95℃ – 7 минут, отжиг праймеров при 60℃ ‒ 
30  секунд, элонгация при 72℃  ‒ 1  минуту, финальная 
элонгация при 72℃ ‒ 10 минут, количество циклов ‒ 40. 
В случае гена Lus10022077 температурный режим был 
следующим: начальная денатурация при 95℃ ‒ 7 минут, 
отжиг праймеров при 60℃  ‒ 15  секунд, элонгация при 
72℃  ‒ 45 секунд, финальная элонгация при 72℃  ‒ 
15 минут, количество циклов ‒ 40.

Результаты и обсуждение

В ходе работы были проанализированы 46 образ-
цов льна, включая 29 сортов льна-долгунца и 17 сортов 
льна масличного. Для каждого образца оценивали нали-
чие целевых фрагментов двух генов: Lus10003106 (RLK, 
PTI) и Lus10022077 (NBS-LRR, ETI). Эксперименты про-
водили в трёх технических повторностях. Критерия-
ми положительного результата служили: наличие экспо
ненциального накопления флуоресцентного сигнала 
с пороговым циклом (Ct) менее 35, а также наличие еди-
ничного четкого пика на кривой плавления, температу-
ра плавления (Tm) которого соответствовала расчетным 
значениям для целевых ампликонов, а именно 82,5±1,5°C 
для Lus10003106 и 81,2±1,5°C для Lus10022077. Образцы, 
демонстрирующие накопление флуоресцентного сигна-
ла с Ct>38 или имеющие неспецифичные пики на кри-
вой плавления, классифицировали как отрицательные по 
наличию фрагмента целевого гена (табл. 3).

Проведенный qPCR-RT анализ 46 сортов льна, среди 

которых были использованы 29 сортов льна-долгунца и 17 
льна масличного, с использованием молекулярных мар-
керов, разработанных для генов-кандидатов Lus10003106 
и  Lus10022077 (He et  al., 2019; Chen et  al., 2023) позво-
лил установить наличие или отсутствие соответствую-
щих целевых фрагментов генов у образцов льна-долгунца 
и льна масличного.

При анализе гена Lus10003106 установлено, что целе-
вой фрагмент этого гена присутствует преимуществен-
но у сортов льна-долгунца. Из 29 проанализированных 
сортов специфичная амплификация с образованием целе-
вого продукта зарегистрирована у 18, что составило 62,1% 
от общего числа исследованных сортов. У всех положи-
тельных образцов значения Ct находились в диапазоне от 
24,8 до 31,2, кривые плавления демонстрировали единич-
ный пик с температурой плавления 82,3-83,1°C, что соот-
ветствует специфичному ампликону длиной 126 пн.

У льна масличного ген Lus10003106 не был выявлен ни 
у одного из 17 исследованных сортов. Накопление флуо
ресцентного сигнала не превышало порогового уровня 
(Ct>38), а кривые плавления либо не демонстрировали 
характерных пиков, либо содержали пики в области низ-
ких температур (68-75°C), что свидетельствует о неспе
цифичной амплификации или образовании праймер-ди-
меров, но не о наличии целевого фрагмента гена.

Нами установлено, что специфичная амплификация 
целевого фрагмента гена Lus10022077 характерна для 
сортов изученной коллекции в большей степени. Высо-
кая частота встречаемости данного гена указывает на его 
консервативность и возможную значимость в формирова-
нии защитных реакций у льна (Chen et al., 2023). В случае 
льна-долгунца амплификация целевого фрагмента нами 
зарегистрирована у 16 из 29 сортов (55,2%). Значения Ct 
для положительных образцов варьировали от 26,1 до 32,4, 
температура плавления составляла 80,8-82,0°C, что соот-
ветствует целевому ампликону длиной 114  пн. В случае 
льна масличного ген Lus10022077 идентифицирован у  11 
из 17 сортов (64,7%). Положительные образцы характе-
ризовались Ct в диапазоне 27,3-33,6 и Tm  80,5-81,9°C. 
Отрицательными в отношении целевого фрагмента дан-
ного гена оказались сорта льна-долгунца ‘Веста’, ‘Аль-
фа’, ‘Дипломат’, ‘Надежда’, ‘Росинка’, ‘Мерилин’, ‘Ново-
торжский’, ‘Факел’, ‘Универсал’, ‘Томич’, ‘Томич  2’, 
‘Восход’, ‘Белинка’ и сорта льна масличного ‘Нилин’, 
‘Ы  117’, ‘Северный’, ‘Радуга’, ‘Небесный’, ‘ЛМ  98’. 
У этих образцов либо отсутствовало накопление флуорес-
центного сигнала (Ct>38), либо кривые плавления име-
ли сложную конфигурацию, не позволяющую однозначно 
интерпретировать наличие специфичного продукта.

Наибольший интерес для селекционных программ 
представляют образцы, у которых выявлено одновре-
менное присутствие обоих исследуемых генов (He et al., 
2019; Chen et  al., 2023). Такие образцы потенциально 
могут обладать двухуровневой устойчивостью, сочетаю-
щей базовый (PTI) и специфичный (ETI) иммунные отве-
ты (Jones, Dangl, 2006; Boller, Felix, 2009; Zipfel, 2014; 
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Таблица 3. Идентификация генов Lus10003106 и Lus10022077 
у сортов льна-долгунца и льна масличного

Table 3. Identification of Lus10003106 and Lus10022077  
genes in fiber flax and oil flax cultivars

Сорт/ Cultivar Наличие гена Lus/ Lus gene presence Сорт/ Cultivar Наличие гена Lus/ Lus gene presence
10003106 10022077 10003106 10022077

‘Веста’ + - ‘Грант’ + +
‘А 29’ +* +* ‘Новоторжский’ - -

‘Алексим’ + + ‘Факел’ - -
‘Альфа’ + - ‘Универсал’ + -
‘Атлант’ + + ‘Тонус’ + +
‘Тост 5’ - + ‘Торжокский 4’ + +

‘Дипломат’ - - ‘Феникс’ + +
‘Надежда’ - - ‘Крепыш’ - +
‘Росинка’ - - ‘Квартет’ + +
‘Антей’ - + ‘Полёт’ + +

‘Мерилин’ - - ‘Добрыня’ + +

‘Восход’ - - ‘Белинка’ - -
‘Памяти 

Крепкова’
+ + ‘Томский 17’ + +

‘Томич’ + - ‘Томский 18’ + +
‘Томич 2’ + - ‘Leona’ - +

‘ВНИИМК 620’ - + ‘Северный’ - -
‘ВНИИМК 620 

ФН’
- + ‘Светлячок’ - +

‘Даник’ - + ‘Радуга’ - -
‘Флиз’ - + ‘РФН’ - +

‘Нилин’ - - ‘Ручеёк’ - +
‘Ы 117’ - - ‘Бирюза’ - +
‘Ы 220’ - + ‘Небесный’ - -
‘Амбер’ - + ‘ЛМ 98’ - -

* – совместное присутствие обоих исследуемых генов в образцах отмечено цветом/ the combined presence of both studied genes in the 
accessions is marked in color

You et  al., 2022; Chen et  al., 2023). В ходе проведенного 
нами скрининга установлено, что оба локуса присутству-
ют у 13 сортов льна-долгунца: ‘Алексим’, ‘Торжокский 
4’, ‘Феникс’, ‘Памяти Крепкова’, ‘Томский  17’, ’Том-
ский  18’, ‘Добрыня’, ‘Квартет’, ‘‘Грант’’, ‘Атлант’, 
‘Полёт’, ‘Тонус’, ‘А  29’. При этом сорта льна-долгунца 
‘Новоторжский’, ‘Факел’, ‘Дипломат’, ‘Надежда’, ‘Росин-
ка’, ‘Мерилин’, ‘Восход’, ‘Белинка’ и сорта льна маслич-
ного ‘Нилин’, ‘Ы 117’, ‘Северный’, ‘Радуга’, ‘Небесный’, 
‘ЛМ  98’ не содержат ни одного из исследуемых генов 
либо содержат только один из них.

Несмотря на то, что амплифицируемые фрагменты 
имеют небольшую длину, их наличие в геноме является 
надежным индикатором присутствия в нем соответствую-
щих генов. Согласно опубликованным данным (Chen et al., 
2023), уровень экспрессии генов-кандидатов Lus10003106 
и Lus10022077 при инокуляции патогенном Septoria 
linicola существенно выше у устойчивых образцов. Это 
позволяет рассматривать наличие или отсутствие ампли-
кона в качестве эффективного молекулярного маркера для 

первичного скрининга селекционного материала.
Следует отметить, что полученные нами результа-

ты отражают наличие генов, потенциально связанных 
с устойчивостью к пасмо, но не позволяют напрямую 
судить о фактической степени устойчивости исследован-
ных сортов без проведения фитопатологической оценки. 
Для подтверждения фенотипического проявления устой-
чивости у выявленных генотипов льна планируется про-
ведение фитопатологических испытаний с искусствен-
ным заражением штаммами (изолятами) Septoria linicola, 
выделенными из растительного материала, собранного 
в  льносеющих регионах Российской Федерации. Нали-
чие целевых фрагментов генов Lus10003106 и Lus10022077 
устойчивости к заболеванию сортов подтвердит диагно-
стическую значимость использованных молекулярных 
маркеров. Сорта, сочетающие в себе гены Lus10003106 
(базовый иммунитет, PTI) и Lus10022077 (специфичный 
иммунитет, ETI), представляют наибольший интерес для 
селекции, так как потенциально могут обладать комплекс-
ной, двухуровневой устойчивостью к пасмо.
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Заключение

Проведенный молекулярно-генетический анализ 
позволил выявить у сортов коллекции льна целевые 
фрагменты генов-кандидатов Lus10003106 (RLK, PTI) 
и  Lus10022077 (NBS-LRR, ETI), потенциально связан-
ных с устойчивостью льна Linum usitatissimum L. к пасмо, 
и оценить частоту встречаемости соответствующих генов 
у 46 сортов льна различного эколого-географического 
происхождения. Ген-кандидат Lus10003106, ассоцииро-
ванный с PAMP-триггерным иммунитетом (PTI), выявлен 
преимущественно в группе сортов льна-долгунца, целе-
вой фрагмент гена идентифицирован у 18 из 29 сортов, 
а частота его встречаемости составила 62,1%. В группе 
льна масличного данный локус не был обнаружен.

Ген-кандидат Lus10022077, ассоциированный с эффек-
тор-индуцированным иммунитетом (ETI), характеризует-
ся более широким распространением в изученной коллек-
ции. Его частота встречаемости составила 55,2% (16 из 29 
сортов) среди льна-долгунца и 64,7% (11 из 17 сортов) сре-
ди льна масличного.

В результате молекулярного скрининга выявле-
ны генотипы, сочетающие в себе оба гена-кандида-
та Lus10003106 и Lus10022077, что позволяет рассма-
тривать их как потенциальные источники комплексной 
двухуровневой устойчивости (PTI+ETI). К таким гено-
типам относятся 13 сортов льна-долгунца: ‘А 29’, ‘Алек-
сим’, ‘Атлант’, ‘Памяти Крепкова’, ‘‘Грант’’, ‘Тонус’, 
‘Торжокский 4’, ‘Феникс’, ‘Квартет’, ‘Полёт’, ‘Добрыня’, 
‘Томский 17’, ‘Томский 18’.

После экспериментальной валидации используе-
мых молекулярных маркеров и подтверждения их свя-
зи с фенотипическим проявлением устойчивости к пасмо 
выявленные образцы могут рассматриваться как доно-
ры устойчивости для использования их в селекционных 
программах, направленных на создание сортов с ком-
плексной, двухуровневой устойчивостью к пасмо.
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